

















Z = (X1, . . . , Xn, Y1, . . . , Ym)
帰無仮説 H : μX = μY （棄却されると遺伝子発現差あり）
通常の検定統計量 N = n + m
T (Z) =
|X¯ − Y¯ |√
{(n− 1)S2X + (m− 1)S2Y }/(N − 2)
p値 p = Pr(T (Z) > t |H) t = T (z)












































































































































Golden Spike Data の解析 (n = m = 3)
α 10−2 10−3 10−4 10−5 Bon*
検出された遺伝子数
Ts 340 9 0 0 0
Tp 1013 525 161 16 16
正しく検出された遺伝子数
Ts 317 8 0 0 0
Tp 890 508 158 16 16
Bon*: 全体の有意水準を0.01とした場合のボンフェロニ補正.
α = 0.01/3866 ≈ 2.59× 10−6.
